




























DNA Analysis of Human Bones of the Shell Midden Period 
Excavated in Yomitan, Okinawa







　DNA 分析に用いたサンプルは，表 1 に示した木綿原遺跡の 4 個体と大当原遺跡の 4 個体の合計
8 個体である。今回の分析でも，外部からの汚染を除去しやすく，かつ DNA が多く残っていると
考えられている臼歯と側頭骨をサンプリングの対象とした［Woodward et al., 1994 ; Pinhasi et al., 
2013］。
　また今回の分析では，大当原遺跡出土人骨については，APLP 分析（Amplified Product-Length 
Polymorphism method）［Umetsu et al., 2005］のみを行い，木綿原遺跡出土のサンプルについては
APLP 分析と次世代シークエンサ（NGS）を用いたミトコンドリア DNA の全塩基配列の決定を行っ
た。DNA 抽出，APLP 分析および NGS によるミトコンドリア DNA の分析は篠田他［2020］に従っ
て行った。
Ⅲ 結果
1. 大当原遺跡出土人骨の APLP 分析の結果
　大当原遺跡出土人骨の 4 個体に関する APLP 分析の結果を図 1 と 2 に示す。いずれの個体でも
明瞭なバンドが確認されており，マクロハプログループおよび M7 を細分するプライマーセットで
の判定を行う事ができた。その結果全ての個体がハプログループ M7a1 に属することが明らかと
なった。なお，現段階ではミトコンドリア DNA の簡易分析に留まっているが，将来的には NGS
を用いてミトコンドリア DNA の全塩基配列の決定と，核ゲノムの解析を実施する予定である。
2. 木綿原遺跡出土人骨のミトコンドリア DNA 分析
　木綿原遺跡の 4 体のうち，3 つの サンプル（No.3, No.5, No.8）に関してはライブラリを作成し ,
ミトコンドリア DNA の全塩基配列 の決定を試みた（表 2）。残りの 12 号人骨については 時間的
な制約から APLP 分析まで行った。その結果，8 号人骨に関しては，得られたミトコンドリア
DNA のリードが少なく，ハプログループの決定を行う事はできなかったが，3 号と 5 号については，
共にM7a1a であることが判明した。これは事前のAPLP分析によるハプログループ判定とは異なっ
ている（表 1）。直接 DNA 配列情報を読み取っている NGS の解析の方が，正確であると考えられ
るので，APLP 分析は，元々 DNA 量が少なかったことに起因するアーティファクトの結果を見た


























個体番号 解析部位 APLP分析による結果 NGSによる結果
読谷村木綿原遺跡
No.3（下層） 左上顎第２大臼歯 (D4) M7a1a
No.5 左上顎第３大臼歯 M10 M7a1a
No.8 側頭骨 (D4a) N.D.
No.12 左上顎第２大臼歯 D4 -
読谷村大当原遺跡
無番号 左側頭骨 M7a1 -
No.29 左側頭骨 M7a1 -
No.114 右側頭骨 M7a1 -
No.118 左側頭骨 M7a1 -
表 2　ミトコンドリア DNA 分析の結果
*1　Kanzawa-Kiriyama et al. ［2017］の手法。汚染率推定では Transversion サイトのみを用いて解析。
分析個体番号 木綿原３号（下層）人骨 木綿原５号 木綿原８号（側頭骨）
インデックス１ D501 D502 D503
インデックス２ D701 D702 D703
総ペアリード数（n） 75,479 133,565 54,853
ミトコンドリア DNA 由来のリード数（n） 3,107 4,355 255
（%） 4.12% 3.26% 0.46%
重複リードの除去，mapq20 後のリード数（n） 770 721 8
ハプログループ推定（Haplogrep2.0）
（Quality） R (0.7332) M7a1a (0.5968) -
ハプログループ推定 *1 M7a1a M7a1a* -
Schmutziによる汚染率推定 ［min, max］ 0 [0-0.95] 0 [0-0.95] -
ハプログループ不一致 （%）
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と渡来人の混血が始まることを想定している。しかし，稲作の普及が遅れる沖縄での混血の状況に
は不明な点も多かったが，ミトコンドリア DNA の系統で見る限り，貝塚前期と後期の初頭は連続
しており，集団の遺伝的な構成を変えるような外部からの流入はなかったことが示唆される。もち
ろん，ミトコンドリア DNA は母系にのみ遺伝するので，男性の流入を捉えることはできない。今
後，核ゲノムの解析を勧めることで，この問題を解決したい。
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